Итак, нам был дан ген AALC01000091 (нуклеотиды с 4001 по 8000 включительно) и генома бактерии Yersinia bercovieri, откуда далее были извлечены трансляции всех открытых рамок считывания длиной не менее 240 нуклеотидов, после чего для всех последовательностей из SwissProt из бактерий таксона Enterobacteriales было выяснено число сходных с данными рамками последовательностей при условии e-value < 0,01 (с помощью скрипта).
Рамки можно описать табличкой:
	№


	Начало


	Конец


	Направление


	Число совпадений

	1
	15
	320
	прямое
	6

	2
	546
	2459
	прямое
	9

	3
	3558
	2533
	обратное
	1

	4
	2384
	2049
	обратное
	0

	5
	2188
	1775
	обратное
	0

	6
	1759
	1421
	обратное
	0

	7
	1417
	1142
	обратное
	0


Рамки считывания, для которых не было найдено сходных последовательностей, считаются ложными; для остальных ниже приведено их схематичное изображение:
15---->320      546--------------->2459   2533<--------3558
